

















































　　３） DNA 抽出と PCR 増幅















































































































































































et al. 1995；SAITO et al. 2003）。さらに詳細な解析
が行われた結果，染色体４長腕の穂ばらみ期耐冷性
QTL は密接に連鎖した２つの遺伝子（Ctb1 と Ctb2）
から構成されていることが明らかになった（SAITO 
et al. 2001）。Ctb1 の候補領域は56kb 区間に絞り込
まれ，F-box タンパク質をコードする遺伝子が原因





体 ６ 長 腕 の QTL（qFLT-6）は4.2cM に（ 須 藤 ら，



















選 抜（marker-assisted selection; MAS）で は 分 子
マーカーを指標として従来よりも効率のよい選抜が
可能となるため，高度耐冷性品種育成の有効な手段



















































287号」（同“やや強”）を交配して得た F ２，F ３お





















めの F ３および F ７集団を４月15日に播種し，５月




　３）  DNA 抽出と PCR 増幅
　DNA は MONNA ら（2002）を改変した方法で葉か
ら抽出した。SSR マーカーは，反応液量10µl 中で
PCR 増幅した。反応液の組成は，Tris-Cl（pH 8.3） 
10mM，MgCl2 ５mM，0.001% gelatin，dNTPs 各
0.1mM，プライマー各0.2µM，AmpliTaq Gold DNA 
polymerase（Applied Biosystems, Foster City, CA）




メタファーアガロース（Cambrex, East Rutherford, 
NJ）で電気泳動し分離した。
　染色体８短腕に新規の SSR マーカーを開発した
（Table 1）。International Rice Genome Sequencing 
Project（IRGSP, http://rgp.dna.affrc.go.jp/cgi-bin/
statusdb/status.pl）が公表したイネ染色体８のゲノ
ム 塩 基 配 列 情 報 に 基 づ い て，Simple Sequence 
Repeat Identification Tool（SSRIT; TEMNYKH et al. 
2001; http://www.gramene.org/db/searches/
ssrtool）を使用して SSR 領域を探索した。SSR 領域
を増幅するプライマー設計には Primer3（ROZEN 
and SKALETSKY，2000; http://www-genome.wi.mit.





　４）  穂ばらみ期耐冷性の QTL マッピング
　イネの全12染色体をカバーする SSR マーカー






海 PL9」型ホモの F ７系統（HkPL9グループ）の平均
稔実率と，「北海287号」型ホモの F ７系統（Hk287グ
ループ）の平均稔実率を比較した。統計プログラム
R ver 2.2.1（R Development Core Team 2005）を用
いた WILCOXON の順位和検定により，HkPL9グルー
プと Hk287グループとの間で平均稔実率を比較し






（UKAI et al. 1991；鵜飼ら，1995）を用いて遺伝距離
の算出ならびに区間マッピングを行った。
　 穂 ば ら み 期 耐 冷 性 QTL の 置 換 マ ッ ピ ン グ
（PATERSON et al. 1990）のために，「北海 PL9」と「北





























































Chr.1 Chr.2 Chr.3 Chr.4 Chr.5 Chr.6 Chr.7 Chr.8 Chr.9 Chr.10 Chr.11 Chr.12
20cM
?13.5? ?18.0? ?7.7? ?10.0? ?2.4? ?3.9? ?12.5? ?9.1? ?17.2? ?4.8? ?31.8? ?4.8?
Fig. 1　Chromosomal positions of the polymorphic markers between Hokkai-PL9 and Hokkai287. 
The polymorphic markers are indicated by marker names, while vertical lines represent the 
probable intervals of the markers with low LOD score in map construction （TEMNYKH et al. 
2001）. The horizontal lines represent the positions of SSR markers used in the survey for 
polymorphic markers. Approximate positions of centromeres are shown by solid ellipses. 
















ポニカ間で報告された RFLP（restriction fragment 
length polymorphism）な ら び に RAPD（random 
amplified polymorphic DNA）マーカーを用いた値







して，遺伝子型が北海 PL9型の F ７系統と北海287
号型の F ７系統の間で，穂ばらみ期耐冷性を比較し
た。WILCOXON の順位和検定を行ったところ，染色







single marker analysis に利用した。その結果，４
マーカーにおいて，遺伝子型グループ間で統計的に
有意な穂ばらみ期耐冷性の差異が認められた

















を持つこの QTL を仮に qCTB8（quantitative trait 
locus for cold tolerance at the booting stage on 
chromosome 8）とした。
　通常の温度条件で栽培した「北海 PL9」と「北海
Marker Forward primer (5'-3') Reverse primer (3'-5') Motif
RM38-21) GCGCCATTGATGACTAATTG ATGGAAGAGGCAAGCAGAAG (tc)18 OJ1613_G04 (AP003896)
PLA53 GATCCTTGCTGCATGTTCG CCATGATGAAAAACCACAAAAA (gca)8 P0473D02 (AP005542)
PLA41 ACACCCTACCAAACGAGCTG GCCGCCATAGTATTCCTTCC (ct)23 P0025F03 (AP004381)
PLA27 CGTAGCTATCTATAGCCACGAGAG AATCCGATCAGGCCTTCCCTTTCG (ag)18 P0665F09 (AP005506)
PLA46 GGCCTTGTGCTTGTTTAGGA GGCTTGAGAGCGTTTGTAGG (tcta)9 P0571B09 (AP005526)
PLA61 AAGTGGTGGCGAGACTGC ATGAGAACCCCGTCACTGTC (gcg)7 OJ1349_D05 (AP005467)
PLA62 TCTCCTCGACGATTTATGAACA ACCAAGAGCCACGTCGTAAG (caga)8 OJ1349_D05 (AP005467)
PLA19 TTCGATATGCAAGTGATGATGATG TACTCTCCTCCAAGAAAACAAGCA (gt)15 P0672D01 (AP004635)
MR902B AAAAGCATATAGAGGCACCGGGTA CCGTCAGGTTTTCATCTGATGAAC (ag)16 P0455A11 (AP004692)
1) RM38-2 has the same target as that of RM38, but sequences of primers are revised for more efficient amplification of the PCR product.
BAC/PAC clone (GenBank
Accession No.)
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Fig. 2　Frequency distribution of cold tolerance in F7 lines. Cold tolerance was 
evaluated as seed fertility after cool-water treatment. The ranges and means 




　３）  qCTB8 の置換マッピング
　PLA46から RM5428までの区間内がヘテロの F ６
個体に由来する F ７集団（Fig. 5）において穂ばらみ
287号」間の F ２集団の平均稔実率は88.9% であり，
その分散は低温条件栽培時に比べて有意に小さかっ




HkPL9 group Hk287 group
RM5911 0.1 72.9 [30] 63.3 [27] 2.5092
RM6356 1.6 72.2 [30] 64.1 [27] 2.1416
RM38 2.1 72.9 [31] 62.2 [27] 2.8917
RM5647 2.9 74.2 [28] 61.4 [29] 3.5437*
RM6670 3 75.1 [27] 61.0 [30] 3.8677*
RM3819 3 75.1 [27] 61.0 [30] 3.8677*
RM5434 3.1 75.1 [27] 61.0 [30] 3.8677*
RM5428 3.2 74.1 [27] 61.9 [30] 3.1645
RM3572 3.9 71.3 [24] 65.6 [35] 1.3579
RM6999 4 71.3 [24] 65.6 [35] 1.3579
RM5556 4.6 69.6 [26] 66.6 [33] 0.6107
1) Chromosomal positions of the markers are indicated based on the IRGSP genome sequence.






2) The significance of the difference between mean seed fertility of genotypic groups was
tested by the WILCOXON rank sum test.
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Hokkai287 Hokkai-PL9
 Mean = 61.5
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Fig. 3　Frequency distribution of cold tolerance in F2 population. Cold tolerance was 
evaluated as seed fertility after cool-water treatment. The ranges and means 










































































































































Nearest marker : RM6670
LOD peak : 10.6
PVE : 26.6%
Addive effect : 11.4
Population Genotypic Mean seed fertility (%) P
(Generation) group [No. of Individuals]
(Parental value)
HkPL9 73.1 [12] ( 85.6 )
P1-1 (F7) <0.001
Hk287 55.1 [14] ( 10.5 )
HkPL9 76.9 [22] ( 85.9 )
P2-1 (F3) <0.001
Hk287 55.9 [22] ( 15.1 )
HkPL9 73.8 [24] ( 83.1 )
P2-2 (F3) <0.001
Hk287 59.5 [15] ( 13.5 )
HkPL9 57.2 [15] ( 86.5 )
P2-3 (F3) 0.036
Hk287 46.7 [22] ( 13.8 )
HkPL9 48.4 [ 9] ( 85.6 )
P2-4 (F3) 0.038
Hk287 32.2 [11] ( 10.5 )
HkPL9 53.3 [26] ( 82.5 )
P2-5 (F3) 0.373














































         Homozygous Hokkai287 allele
         Heterozygous
        Crossing over
Fig. 4　Interval mapping for cold tolerance.（a）Chromosomal positions of the markers based on 
the IRGSP genome sequence.（b）Genetic linkage map of the markers.（c）LOD plot for 
cold tolerance covering the telomeric half of the short arm of chromosome 8.
Fig. 5　Substitution mapping of qCTB8. Graphical genotypes of the F3 and F7 substitution lines are 
illustrated. Positions of markers are based on the IRGSP genome sequence. Solid and open 
boxes represent heterozygous allele and homozygous Hokkai287 allele, respectively, while the 
regions of potential recombination are shown as shaded boxes. Mean seed fertility of the HkPL9 
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ン P0443G08（GenBank accession No.AP004461）な
らびにバクテリア人工染色体（BAC）クローン OJ1




ピングされた。1.7cM の qCTB8 候補領域は IRGSP
イネゲノム塩基配列では193kb に相当し，当該領域
には約30の翻訳領域（open reading frames; ORFs）
期耐冷性の分離が観察され，HkPL9グループの穂
ばらみ期耐冷性は Hk287グループよりも有意に優





















Fig. 6　Frequency distribution of cold tolerance in the P1-1 population. Frequency distribution of cold 
tolerance is shown classified by genotypic groups. Cold tolerance was evaluated as seed 

















































増加することが報告されている（IMIN et al. 2006）。
MDAR の ORF は RM5647から RM6670の間の RM
6670近傍に位置しており，区間マッピングにおける
LOD 値のピークが観察された位置と一致していた。































































よりもやや高かった（KUROKI et al. 2007；TAKEUCHI 
et al. 2001）。多型を示したマーカーにおけるヘテロ
接合率は０から0.035で，平均0.006であった。染色









　３）  QTL 解析
　穂ばらみ期耐冷性 QTL 検出のために推定された




と「初雫」の間に得られた F ２を単粒系統（single 
seed descent; SSD）法により世代促進し，114系統


















　３）  分子マーカー解析ならびに QTL 解析
　DNA 抽出，SSR マーカーの PCR 増幅，電気泳
動による PCR 産物の分離については，II に記した
方法に従った。
　連鎖地図はコンピュータプログラム MAPL97
（UKAI et al. 1991；鵜飼ら，1995）を用いて作成し，
穂ばらみ期耐冷性にかかわる QTL の検出は複合区
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(A) )B(TC5002 )C(TC6002 2007CT
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Chr. 1              Chr.  2              Chr. 3              Chr. 4               Chr. 5               Chr. 6              Chr. 7               Chr. 8             Chr. 9              Chr.10              Chr.11             Chr.12




















































































Fig. 7　Frequency distribution of cold tolerance at the booting stage（CT）, heading time（HT）and culm 
length（CL）in RILs. CT was evaluated as seed fertility after cool-water treatment. The ranges 
and means of the parents are represented by arrows and solid triangles, respectively.
Fig. 8　Polymorphic markers between Kirara397 and Hatsushizuku on the IRGSP genome sequence. 
Positions of the polymorphic SSR markers between Kirara397 and Hatsushizuku are shown 
on the basis of the IRGSP genome sequence. Markers with asterisks are not located on the 




























































































































































































Chr 1 Chr 2 Chr 3 Chr 4 Chr 5
(C) Culm length



























































































































































































































(A) Cold tolerance at the boong stage
(B) Heading me
(C) Culm length
















Fig. 9　Composite interval mapping for cold tolerance at the booting stage（A）, heading time
（B）and culm length（C）.The horizontal lines indicate the intervals recording LOD > 














い る。TAKEUCHI ら（2001）は 穂 ば ら み 期 耐 冷 性















下回ったものの，2006年にも LOD 値のピーク（LOD 








































体１の SSR マーカー RM1003から RM3482の区間
に同定され，その相加効果と寄与率はそれぞれ0.09
から0.11，16.2% から47.3% であった。QTL 領域に
Year Chr. Interval1) LOD AE2) PVE3) (%)
2005 1 RM1003-RM3482 7.4 0.09 25.2
2006 1 RM1003-RM3482 6.4 0.11 47.3
2007 1 RM1003-RM3482 5.0 0.09 16.2
2005 10 RM6691-RM333 4.7 -0.09 35.4
2007 10 RM3510-RM6691 4.2 -0.08 20.4
2006 2 RM300-RM341 4.5 -0.8 10.5
2005 10 RM3510-RM333 9.5 -2.7 33.6
2006 10 RM1125-RM333 8.9 -2.1 32.7
2007 10 RM3510-RM333 7.7 -4.4 36.7
2005 2 RM561-RM5427 4.5 1.1 44.6
2005 10 RM1125-RM3510 4.0 -1.8 39.0
2006 10 RM1125-RM333 5.0 -2.2 22.4
1) Markers flanking intervals in which LOD values were above the thresholds.
2) Additive effect of the Hatsushizuku allele.
3) Percentage of total phenotypic variance explained by the QTL.
Cold tolerance at the booting stage (CT)
Heading time (HT)
Culm length (CL)
















　Ⅱ章では「北海 PL9」の染色体８に qCTB8 を検
出したが，その寄与率は26.6% であり，「Silewah」
の Ctb1，Ctb2 の場合と同様に，「北海 PL9」でも


























































（SAITO et al. 2001），Ctb1 の候補領域は56kb まで狭
められ，F-box タンパク質をコードする遺伝子が原









































































　３）  DNA マーカー解析
　DNA 抽出，SSR マーカーの PCR 増幅，電気泳
動による PCR 産物の分離については，II に記した
方法に従った。




上記で評価した形質値について Windows QTL 
Cartographer ver. 2.5（WANG et al. 2007）で区間マッ
ピングを行った。この際，耐冷性（CT）については
冷水処理後の稔実率を逆正弦変換した値を用いた。
QTL 候補領域を広く捕捉するため LOD 値2.5を
QTL 検出の閾値とし，２回以上の試験で LOD 値
が2.5以上になることを基準に QTL を探索した。統
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Fig. 10　Frequency distribution of cold tolerance at the booting stage（CT）, heading time（HTC）and culm length
（CLC）in RILs. 
　　　  CT was evaluated as seed fertility after cool-water treatment. HTC and CLC were also recorded in 
the cool-water irrigation field. The ranges and means of Hokkai-PL9 are represented by solid bars and 













































































































50       54       58       62       66       70       74
Fig. 11　Frequency distribution of heading time（HTN）and culm length（CLN）in RILs. 
　　　　Data was recorded in the normal-temperature water irrigation field. The ranges 
and means of Hokkai-PL9 are represented by solid bars and arrows, and those 
of Hokkai287 are represented by open bars and arrows, respectively.
Year Trait CT HTC
2004a HTC 0.243* -
CLC 0.461*** 0.452***
2004b HTC 0.348** -
CLC 0.321** 0.355***
2005 HTC 0.213 -
CLC 0.247* 0.531***
2006 HTC 0.596*** -
CLC 0.369*** 0.400***
2007 HTC 0.255* -
CLC 0.169 0.615***
2008 HTC 0.200 -
CLC 0.036 0.098
*, **, *** Significant at 5, 1 and 0.1% level, respectively.
Table 4　Correlation coefficients among cold tolerance





























大であり，相加効果は3.30 ～ 5.76であった（Table 
5）。 染 色 体11の RM552 ～ RM5834の 領 域 に は
qCTB11.1 が2005，2007年を除く４回で検出され，
寄与率は7.91 ～ 15.04％，相加効果は2.98 ～ 6.52で
あった。また，染色体２の RM5427 ～ RM6379なら
びに染色体10の RM1125 ～ RM2371には，2004a，
2004b，2005および2008年の３ヶ年４回で QTL が











































































































































































































































































































































































































































































Chr.7 Chr.8 Chr.9 Chr.11
Chr.12
Chr.10
Fig. 12　Interval mapping for cold tolerance at the booting stage（CT）, heading time（HT）and culm length（CL）
　　　　Solid triangles indicate positions of LOD peaks of the QTLs that Hokkai-PL9 alleles increase the 
trait values, and open triangles indicate those of the QTLs that Hokkai287 alleles increases the 
trait values. The intervals recording LOD > 2.5 are shown by the vertical lines. Abbreviations are as 
follows: 04, 2004; 05, 2005; 06, 2006; 07, 2007; 08, 2008.
42 北海道農業研究センター研究報告第195号（2011）
年４回で LOD 値の極大値が観察され，寄与率は2.68









QTL が検出された。染色体２の qCL2 は北海 PL9
型で短稈になる効果をもち，相加効果は－1.03 ～－
1.22，寄与率4.91 ～ 5.15％であった。染色体９の
qCL9 は相加効果0.92 ～ 1.41，寄与率4.03 ～ 8.95％
であり，染色体１の qCL1 は作用力がさらに小さい
QTL であった。一般圃場では染色体３の qCTB3.3，
qHT3.2 と重複する位置に qCL3 が検出された。








海 PL9の遺伝子型で耐冷性が低下する QTL が検出
された。そのうち，染色体３の RM6832 ～ RM3513
の領域には qCTB3.3 が2007年を除く５回検出され，





の RM3297 ～ RM3513には2004，2006，2008年の３
DOLraeYrhCLTQtiarT AE2) PVE3)(%) DOLraeYrhCLTQtiarT AE2) PVE3)(%)
CT qCTB1 1 2007 RM486 RM3482 2.90 4.97 14.90 HTC qHT3.1 3 2004a RM569 RM3467 3.10 -1.99 21.02
2008 RM486 RM3482 4.01 5.07 14.08 2004b RM569 RM3467 2.80 -2.19 21.10
qCTB2.1 2 2005 RM154 RM5654 2.67 -1.99 5.33 2008 RM569 RM3467 4.00 -1.40 17.12
2005 RM154 RM5654 2.64 -1.34 2.44 qHT3.2 3 2004a RM3297 RM6832 2.89 -0.76 2.68
2006 RM154 RM5654 3.46 -4.24 9.31 2004a RM6832 RM3513 2.92 -0.90 3.84
qCTB2.2 2 2004a RM5427 RM6379 3.43 2.21 5.64 2004b RM6832 RM3513 4.16 -3.75 54.15
2004b RM5427 RM6379 3.31 3.30 8.15 2006 RM3297 RM3513 3.78 -1.51 33.37
2005 RM5427 RM6379 2.89 2.97 10.99 2008 RM6832 RM3513 4.48 -4.05 95.81
2008 RM5427 RM6379 5.37 3.66 8.78 qHT11 11 2005 RM7283 RM21 3.10 1.13 15.57
qCTB3.1 3 2006 RM569 RM3467 3.00 -1.02 0.41 2006 RM7283 RM21 2.70 0.83 14.08
2008 RM569 RM3467 3.06 -1.37 1.18 2008 RM6091 RM5857 2.70 0.84 7.45
qCTB3.2 3 2004a RM3297 RM6832 3.70 -1.10 1.29 HTN qHT2 2 2004a RM475 RM6379 3.80 1.12 15.68
2004b RM3297 RM6832 2.51 -0.15 0.01 2007 RM475 RM5427 2.80 0.94 10.41
2004b RM3297 RM6832 3.45 -1.30 1.17 2008 RM475 RM5427 2.70 0.72 8.05
2006 RM3297 RM6832 2.85 -0.34 0.04 qHT3.2 3 2004a RM3297 RM3513 4.30 -1.69 27.28
2006 RM3297 RM6832 3.19 -3.56 5.08 2004b RM3297 RM3513 4.10 -1.43 19.97
2008 RM3297 RM6832 3.52 -1.84 2.06 2007 RM3297 RM3513 5.30 -2.52 55.10
qCTB3.3 3 2004a RM6832 RM3513 3.78 -1.50 2.37 2008 RM3297 RM3513 4.50 -2.18 53.75
2004b RM6832 RM3513 3.39 -1.84 2.33 qHT8 8 2004a RM6356 RM5647 3.40 1.15 17.25
2006 RM6832 RM3513 2.94 -7.18 19.00 2004b RM6356 PLA53 3.10 1.08 15.31
2008 RM6832 RM3513 3.34 -2.03 2.54 2007 RM6356 PLA53 2.70 1.06 13.75
2008 RM6832 RM3513 2.96 -3.22 6.57 2007 PLA41 PLA46 2.60 1.02 12.46
qCTB4 4 2004b RM470 RM3916 2.94 2.19 3.93 2008 RM5911 RM5428 4.20 1.13 20.69
2007 RM470 RM3916 3.09 2.73 5.84 qHT11 11 2004b RM7283 RM6091 2.96 0.93 11.64
qCTB7 7 2004b RM182 RM5322 2.89 0.31 0.07 2007 RM7283 RM6091 2.60 1.07 14.12
2006 RM182 RM5322 2.92 0.19 0.02 CLC qCL1 1 2004b RM306 RM1180 2.98 0.38 0.50
2008 RM182 RM5322 3.07 0.29 0.05 2006 RM306 RM1180 2.68 0.89 4.85
qCTB8 8 2004a RM5911 PLA19 4.17 3.30 14.08 qCL2 2 2005 RM154 RM5654 3.78 -1.03 5.15
2004b RM5911 RM6356 2.62 3.69 10.85 2007 RM154 RM5654 3.28 -1.22 4.91
2004b RM38-2 PLA46 3.27 3.56 10.68 qCL9 9 2004a RM5899 RM285 2.50 1.39 8.95
2004b PLA46 PLA19 5.08 4.70 20.36 2005 RM5899 RM285 2.60 0.92 4.03
2005 PLA41 PLA46 2.58 2.70 9.35 2007 RM5899 RM285 3.60 1.41 6.53
2005 RM5647 PLA19 4.13 3.69 18.24 CLN qCL3 3 2007 RM3297 RM3513 3.85 -3.41 29.35
2006 RM5911 PLA41 4.13 5.59 14.85 2008 RM6832 RM3513 3.02 -2.55 22.23
2006 PLA41 PLA46 2.70 4.84 11.77
2006 PLA46 PLA19 3.68 5.76 18.23
2008 RM5911 RM6356 4.41 4.44 13.16
2008 RM5647 RM5428 3.01 4.22 14.36
qCTB10 10 2004a RM1125 RM2371 2.66 3.28 12.46
2004b RM1125 RM2371 2.63 3.27 7.82
2005 RM1125 RM2371 3.13 2.80 9.32
2008 RM1125 RM2371 4.94 3.47 7.68
qCTB11.1 11 2004a RM552 RM202 3.89 2.98 7.91
2004b RM552 RM202 3.54 4.53 11.93
2006 RM552 RM5834 5.83 6.52 15.04
2008 RM552 RM202 3.52 4.47 9.98
qCTB11.2 11 2004a RM21 RM206 3.95 0.92 0.90
2006 RM21 RM206 2.79 3.20 4.35
2008 RM21 RM206 3.54 0.06 0.00
1) Markers flanking intervals in which LOD values are above 2.5.
2) Additive effect of the Hokkai-PL9 allele.
3) Percentage of total phenotypic variance explained by the QTL.
Interval1) Interval1)














































Counterpart QTL Year n2) n2) n2) n2)
qCTB1 2004a 12 79.6 ± 6.1 a 13 72.1 ± 10.9 ab 8 70.4 ± 14.9 ab 10 61.6 ± 10.4 b
2004b 78.5 ± 5.8 a 70.4 ± 15.1 ab 64.2 ± 22.3 ab 59.5 ± 10.9 b
2005 79.1 ± 5.5 a 72.6 ± 10.8 ab 71.7 ± 15.7 ab 64.2 ± 10.1 b
2006 76.7 ± 10.6 a 64.8 ± 22.1 ab 58.3 ± 27.8 ab 50.7 ± 19.1 b
2007 72.5 ± 8.4 a 55.6 ± 16.7 b 58.1 ± 17.2 ab 49.9 ± 14.6 b
2008 79.4 ± 5.4 a 69.1 ± 16.3 ab 68.2 ± 20.2 ab 58.2 ± 15.1 b
qCTB2.2 2004a 16 77.0 ± 9.1 8 72.9 ± 10.4 16 67.4 ± 15.6 6 60.8 ± 13.0
2004b 75.6 ± 11.5 70.9 ± 11.6 64.8 ± 17.8 60.6 ± 20.4
2005 77.7 ± 7.7 70.3 ± 11.5 69.6 ± 14.6 65.3 ± 12.5
2006 72.8 ± 15.7 72.1 ± 12.5 57.9 ± 24.0 51.9 ± 23.0
2007 64.7 ± 17.1 64.5 ± 11.0 55.7 ± 18.7 49.3 ± 15.8
2008 78.2 ± 9.8 a 72.2 ± 10.6 ab 62.7 ± 18.4 b 60.5 ± 21.1 ab
qCTB10 2004a 22 77.1 ± 9.1 a 4 77.9 ± 6.0 ab 9 67.8 ± 11.6 ab 10 59.9 ± 16.0 b
2004b 77.0 ± 9.9 a 73.6 ± 15.0 ab 63.6 ± 19.5 ab 60.2 ± 16.8 b
2005 77.4 ± 9.1 71.1 ± 8.3 69.0 ± 13.7 64.4 ± 13.9
2006 73.1 ± 14.8 a 75.8 ± 12.7 ab 62.2 ± 24.6 ab 47.8 ± 21.4 b
2007 65.8 ± 14.6 69.2 ± 14.9 54.4 ± 18.4 50.7 ± 20.9
2008 76.6 ± 11.3 a 75.5 ± 10.4 ab 65.5 ± 18.1 ab 58.2 ± 17.9 b
qCTB11.1 2004a 11 76.8 ± 7.5 a 10 73.7 ± 10.3 a 5 72.9 ± 14.5 ab 12 59.4 ± 10.9 b
2004b 77.1 ± 8.0 a 71.5 ± 14.3 ab 73.9 ± 13.5 ab 55.1 ± 15.6 b
2005 76.6 ± 11.7 75.4 ± 8.0 77.0 ± 10.3 62.1 ± 11.3
2006 76.7 ± 11.2 a 66.0 ± 21.9 ab 71.3 ± 11.4 ab 42.0 ± 19.7 b
2007 63.3 ± 15.7 65.3 ± 16.0 60.3 ± 5.1 50.8 ± 16.4
2008 74.6 ± 13.0 a 73.1 ± 15.2 a 73.8 ± 7.8 ab 54.4 ± 19.2 b
2) The number of lines.
3) Mean and standard deviation of seed fertility. Values followed by different letters in the same row are significantly different at P = 0.05 level by the STEEL-DWASS test.
1) RILs are grouped into the four classes by genotypes of qCTB8  and counterpart QTLs.
Following markers are used for genotyping at qCTB8  and counterpart QTLs: qCTB8 , RM5911 and PLA19; qCTB1 , RM486 and RM3482; qCTB2.2 , RM5427 and
RM6379; qCTB10 , RM1125 and RM2371; qCTB11.1 , RM552 and RM5524.
Mean ± SD3) Mean ± SD3) Mean ± SD3) Mean ± SD3)
Genotype1)
Hokkai-PL9 Hokkai-PL9 Hokkai287 Hokkai287
Hokkai-PL9 Hokkai287 Hokkai-PL9 Hokkai287
Table 6　Mean seed fertility of the genetic classes of RILs between Hokkai-PL9 and Hokkai287.
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生品種「ほしのゆめ」との間の単交配に由来する３
つの F ２集団を材料に，既知の出穂期 QTL 近傍の
SSR マーカーを用いて北海道品種間の早晩性にか
かわる QTL の検出を試みた。その結果，染色体３
の Hd9，染色体６の Hd3 と Hd1 近傍のマーカーで
出穂期との有意な相関が認められた。これら北海道




ならびに qDTH6-2 はそれぞれ4.0 ～ 5.0日，4.8 ～ 7.3
日晩生化する効果を示した。qDTH6-2 に対応する
Hd1 と E1 との間には相互作用があることが示され








般圃場の両方で qHT3.2 と qHT11 を，一般圃場では
qHT8 を検出した。それぞれの QTL 周辺のマーカー
の位置関係から，qHT3.2 は Hd6 に，qHT8 は Hd5
に対応する可能性がある。特に Hd5 には Hd4（＝
E1）との相互作用が報告されていること（LIN et al. 





























4.97 ～ 5.07，寄与率は14.08 ～ 14.90％と比較的高かっ
た。同領域には「コシヒカリ」の耐冷性 QTL（qCT-










が qCTB1 近傍に２回検出されたが，qCTB1 と qCL1
の位置に重複はなく，両者が同時に検出されること
もなかった。したがって，「初雫」の染色体１の耐
冷性 QTL と同様に qCTB1 は耐冷性に主効果を持つ
QTL であると推測された。その一方で，本研究で
は qCTB2.1 と qCL2 が染色体２の重複する位置に検









７の Hd4（＝ E1）座に機能欠失型対立遺伝子 e1 を例
外なく持つことにより日長反応性を失っていること
















TAKEUCHI et al. 2001）。このうち，最も効果が大き





































































































































































































を戻し交配した。その過程で得られた F ２，BC １F ２
および BC ２F ２集団について耐冷性の検定を行い，
qFLT-6 の耐冷性向上効果を検証した。qFLT-6 近傍
の SSR マーカー FP0612の遺伝子型によって集団内
個体をグループ分けし，グループ間の耐冷性の差を



















































































































































qCTB8 ならびに qCTB1，qCTB10 および qCTB11.1
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Genetic Aanalyses of Quantitative Trait Loci for Cold Tolerance at the Booting 
Stage in Rice（Oryza sativa L.）
phenotypic variance, and its additive effect is 
11.4%. Substitution mapping suggested that the 
QTL is located in a 193-kb interval between SSR 
markers RM5647 and PLA61.
　2） CT was evaluated on the basis of seed 
fertility after cool-water treatment for three years
（2005-2007）in 114 recombinant inbred lines（RILs） 
between temperate japonicas, Kirara397 （cold-
sensitive） and Hatsushizuku （cold-tolerant）. 
Composite interval mapping was performed to 
identify a quantitative trait locus for cold 
tolerance. A QTL for CT was reproducibly 
detected in three trials on chromosome 1. 
Contribution of the QTL to the phenotypic 
variation ranged from 16.2 to 47.3%, and their 
additive effects were all towards Hatsushizuku.
A QTL for HT and that for CL were detected 
every three years on the neighboring regions of 
chromosome 10, while no QTL for the two traits 
was detected on chromosome 1. These results 
suggest that the QTL on chromosome 1 has a 
major effect on the variation of CT between 
Kirara397 and Hatsushizuku without affecting HT 
and CL.
　3） QTL analysis for CT was performed using 84 
RILs derived from a cross combination between 
Hokkai-PL9 and Hokkai287. Twelve QTLs for CT 
were detected on chromosomes 1, 2（two QTLs）, 
3（three QTLs）, 4, 7, 8, 10 and 11（two QTLs）by 
interval mapping. qCTB8 on the short arm of 
chromosome 8 was detected in five out of six 
trials, and its phenotypic variance explained（PVE）
ranged from 14.08 to 20.36％ . Comparatively large 
1）　NARO Hokkaido Agricultural Research Center
Makoto KUROKI １）
Summary
　Rice has its origin in tropical or sub-tropical 
areas, and it is cold-sensitive. Particularly at the 
booting stage, low temperature causes spikelet 
sterility in rice plants and severe yield reduction. 
Genetic analysis has shown that cold tolerance is a 
complex trait and that many genes are involved in 
this trait. Therefore, identification of loci involving 
cold tolerance is essential for genetic improvement 
of cold tolerance. In the present study, Novel 
quantitative trait loci（QTLs）associated with cold 
tolerance at the booting stage（CT）in rice were 
analyzed using a cold-tolerant breeding line, 
Hokkai-PL9 and a cold-tolerant cultivar, Hatsu-
shizuku. CT was evaluated on the basis of seed 
fertility after cold water treatment. QTLs for 
heading time（HT）and culm length（CL）were also 
analyzed.
　1） A QTL for cold tolerance at the booting 
stage of a cold-tolerant rice breeding line, Hokkai-
PL9, was analyzed. A total of 487 simple sequence 
repeat（SSR）markers distributed throughout the 
genome were used to survey for polymorphism 
between Hokkai-PL9 and a cold-sensitive breeding 
line, Hokkai287, and 54 markers were polymorphic. 
Single marker analysis revealed that markers on 
chromosome 8 are associated with cold tolerance. 
By interval mapping using an F2 population 
between Hokkai-PL9 and Hokkai287, a QTL for 
cold tolerance was detected on the short arm of 
chromosome 8. The QTL explains 26.6% of the 
55
phenotypic values. This result suggests that CT 
evaluation might be affected by the QTL for HT 
or CL.
　The results of the present study showed that 
Hokkai-PL9 and Hatsushizuku harbor major and 
multiple minor QTLs for CT and that the effect of 
some QTLs for CT is additive. DNA markers 
f lanking QTLs for CT identif ied here are 
applicable for marker-assisted selection with 
h igher ef f ic iency and prec is ion than the 
conventional CT selection and will be useful for 
breeding of cultivars with improved cold tolerance. 
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PVE values （7.68-15.04%） were obtained for qCTB1 
that was detected on the same region of 
chromosome 1 as Hatsushizuku, qCTB10 and 
qCTB11.1. The Hokkai-PL9 alleles on the four 
QTLs increased CT. The effect of Hokkai-PL9 
alleles of qCTB8 and each of qCTB1, qCTB10 and 
qCTB11.1 were additive to increase CT, suggesting 
that the QTL combination is effective for CT 
improvement. qCTB1 was not affected by HT and 
CL, because no QTL for HT and CL was detected 
on the neighbouring region of qCTB1. The Hokkai-
PL9 alleles of qCTB3.3, qHT3.2 and qCL3 on the 
same region of  chromosome 3 decreased 
